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ENQUETE SUR NOTRE GENOME

Annoter un schema

Indiquez les légendes a placer sur ce schéma et
un titre.

Les leres lettres te donneront le mot de passe pour commencer ton enquéte



collé sur une enveloppe

Etude d’un nouveau fossile découvert

La grotte de Denisova se trouve dans le massif de I'Altai en Russie, a proximité des frontieres
avec la Chine et la Mongolie. Elle est étudiée depuis les années 1970 et a livré de nombreux
artefacts attestant de son occupation depuis 280 000 ans.

En 2008 une phalange a été découverte dans des sédiments datés de 50 000 a 30 000 ans.

A cette époque, on connait au moins deux espéces appartenant au genre Homo : Homo sapiens
(comme ’lhomme de Cro Magnon, qui est en fait notre espéce) et Homo neanderthalensis.

La phalange trouvée a Denisova. Thilo Parg/Wikimedia, CC BY-SA

Les chercheurs ont pu extraire et séquencer '’ADN mitochondrial de la phalange, comme avait pu
en 1997 étre séquencé '’ADN mitochondrial de fossiles de 'lHomme de Néanderthal et montrer
ainsi qu’il s’agissait bien d’'une espéce différente de la notre, car la séquence obtenue était
significativement différente de celle d’'un Homo sapiens.

(texte inspiré des publications ac. Versailles SVT)

EST CE UNE NOUVELLE ESPECE? EST- ELLE PROCHE DES 2 ESPECES CONNUES ?



ENSEMBLE DES DOCUMENTS SE TROUVANT DANS L'
ENVELOPPE :

Descriptions

1 changement d'un ou plusieurs nucléotides
mutation par un nucléotide enlevé
mutation provoguée

les changements de séquence en crée de nouveaux
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Le séquencage du génome humain |
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COMBIEN DE GENES POSSEDE L' ESPECE HUMAINE HOMO SAPIENS ?
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DATE DU 1 ER SEQUENGAGE COMPLET DU GENOME HUMAIN
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J ADDITIONNE LES CHIFFRES TROUVES
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CORRECTION du cadenas 1 LOCKEE : mdp 22004

texte qui s’affiche : => utilise la roue césar pour décoder le mot caché dans le mots- croisés
F = lettre manquante de Sanger
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La méthode de séquencgage de Sanger- 1977

Frederick Sanger invente une méthode de séquengage de 'ADN en utilisant TADN polymérase afin
de déterminer les nucléotides présents dans une séquence inconnue. L'enzyme synthétise de
nouveaux brins en utilisant des nucléotides normaux ou fluorescents. Quand un nucléotide
fluorescent se fixe, cela entraine I'arrét de ’ADN polymérase.

............... LA HE ] séquence inconnue de nucléotides
............... I - I [ séquence complémentaire

Séquencage Sens de la synthese
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@Copies complémentaires de |a séquence inconnue
par PCR avec un meélange de nucléotides normaux
et fluorescents (une couleur selon la base).

Le nucléotide fluorescent s’integre de facon aléatoire
a un endroit plus ou moins précoce de la séquence.
Lorsqu'il est inséré, la synthése s'arréte et la copie
est plus courte.
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@Tri des copies par ordre croissant de taille.

............... HNEEEED

l Jr i l i l l—@Lecture des couleurs donnant les bases
............... {G}HA{THT} des nucléotides dans I'ordre de la séquence
— complémentaire d’origine.
_______________ I%T (@0eduction de la séquence recherchée par

complémentarité des bases.

© Belin Education/Humensis, 2019 SVT fre enseignement de spécialite

QUEL NUCLEOTIDE MANQUE-T-IL?

© Amandine Wanert
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correction : I'éléve utilise ce document pour déverrouiller le cadenas 3 a lettres
et utilise le nucléotide trouvé T pour transformer le mot GENE en utilisant la roue césar (papier ou
numeérique )

Réponse : GENE = USBS
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PAR QUELLE METHODE A-T-ON PERMIS DE RECONSTITUER CET ADN de DENISOVA ?
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correction du cadenas 2 lockee : mdp sanger
texte qui s’affiche : ouvre Genigen2 pour comparer 'ADN de cette phalange de Denisova avec Néanderthal et Sapiens-
releve le pourcentage de similitudes entre 'ADN de denisova et ADN de neanderthal
fais un tableau de comparaison pour ouvrir le coffre

résultats attendus :

Similarité (ou ressemblance) entre les séquences :
(en % didentite)

ADNmt sapiens | ADNmt denisova | ADNmt neandertalensis
ADNmt sapiens 100
ADNmt denisova 97,59 100
ADNmt neandertalensis 98,75 97,68 100

Le pourcentage d'igentite est calculé en divisant le nombre d'identités ("matches”) par la longueur de
lalignement des 2 séquences.

code a relever 97.68




code trouvé GENE =USBS

ouverture du cadenas 3 .

lien vers un NOUVEAU CODE 4 a entrer 97.68

ouverture cadenas final :

Cadenas ouvert!

®

Vous étes des champions !
POUR GAGNER UN POINT BONUS au prochain controle, il ne vous reste plus qu'a expliquer comment vous avez trouvé a qui
appartient la phalange trouvée a Dénisova.
techniques ? comparaison ?
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REPONSE ATTENDUE:

On cherche a déterminer I'espéce a laquelle appartient le reste fossile retrouvé dans la grotte de
Denisova. Je sais que la methode de séquengage de Sanger permet de reconstituer un ADN fossile
inconnu.Je vais alors comparer ’ADN retrouvé avec des ADN connus comme celui de homo sapiens
et homo neanderthalensis. En comparant les séquences de nucléotides je peux relever un
pourcentage de différences (tableau a construire). Je vois que I’ADN de Denisova retrouvé présente
97.59 % de différence avec 'ADN de 'Homo Sapiens et 97,68"% de différence avec 'ADN de 'Homo
Néanderthalensis. Je sais que cette différence est significative.

J’en déduis que 'ADN fossile retrouvé appartient a une nouvelle espéce.



